
キーワード：

メタロイド微生物変換機構の多様性と環境動態における影響
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Arsenic (As) and antimony (Sb) are both naturally occurring toxic elements and are considered to be
priority pollutants of interest by the USEPA. Although the concentrations of these toxic metalloids
in natural systems are generally low (~15 µg g-1 As and <1 µg g-1 Sb in soils [1]), the elevated
levels of As and Sb have been released via natural processes and human activities. Antimony is
commonly associated with As in the environment and both elements have similar chemistry and
toxicity. Antimony and arsenic can exist in four oxidation states (-III, 0, III and V), while they
are mainly found in two oxidation states, trivalent (III) and pentavalent (V) in natural systems.
Antimonate [Sb(V)] and arsenate [As(V)] are the thermodynamically stable species in aerobic
environments and occur primarily as H2AsO4

- and HAsO4
2-, or Sb(OH)6

-. In anaerobic environments, the
dominant solution species of antimonite [Sb(III)] and arsenite [As(III)] occur as the neutral
Sb(OH)3

0 and As(OH)3
0 at the environmentally relevant pH range. As(III) and Sb(III) are considered

more toxic than As(V) and Sb(V) [1]. 
Despite its toxicity, microorganisms have developed mechanisms to tolerate and utilize these
elements for respiratory metabolism. Although many microorganisms have been identified to catalyze
As transformations, we have just began to unveil the full diversity of microbial processes
associated with As and Sb geochemical cycling in the environment. In this study, we characterized
metalloid transformation pathways associated with As and Sb-impacted environments. The presence of
indigenous microbial populations capable of metalloids transformation was examined by using both
molecular approach targeting As functional genes and cultivation approach. The genes coding for
arsenite oxidase (aioA), which catalyzes the oxidation of As(III) coupled to O2 reduction, have
been recovered from soils from mine tailing. Successful cultivation of various As(III)-oxidizing
bacteria confirmed the microbial attribute in As oxidation. In contrast, diverse sequences of
anaerobic arsenite oxidase (arx) and arsenate respiratory reductase (arr) genes were detected from
the As impacted lake sediments, while no aio genes were recovered. The anaerobic arsenite oxidase,
Arx, is known to catalyze arsenite-oxidation coupled to nitrate reduction or photosynthesis.
Consistent with the molecular analysis, an anaerobic arsenite-oxidizing nitrate reducer and an
arsenate-reducing bacterium were isolated from the lake sediments. The indigenous microbial
population associated with Sb transformation was also identified by successful cultivation of
aerobic Sb(III)-oxidizing Pseudomonas- and Stenotrophomonas-related isolates from the mine tailing
soils. In addition, anaerobic enrichment cultures capable of reducing Sb(V) were also obtained, in
which the precipitation of antimonite as antimony trioxide was observed. 
This study revealed the diversity and distribution of microbial metalloid redox metabolisms
associated with the polluted environments, indicating their contribution to the speciation and
mobility of As and Sb in situ. 
  
[1] M. Filella, N. Belzile, Y.-W. Chen. Earth Sci. Rev. 57:125-176. (2002)
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付加体の深部帯水層におけるCH4とN2の生成プロセスの地域特性
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天然ガス田やメタンハイドレードに代表される地下圏において生成されるメタンは大気中に放出されることで
温暖化を促進させる温室効果ガスである一方、エネルギー資源としての利用が期待されている。そのため、地
下圏におけるメタン生成プロセスの把握は重要な研究課題であるといえる。地下圏で生成されるメタンの起源
として、堆積層に含まれる有機物が熱によって分解され、メタンが生成される熱分解起源と、メタン生成菌に
よる微生物起源の2つが主に知られている。現在までに行われた研究によって、油田やガス田、海底堆積物中な
どに存在するメタンの生成プロセスが解明されてきた。また、西南日本をはじめ、台湾、インドネシア、ペ
ルー、チリ、ニュージーランド、米国ワシントン州、米国アラスカ州などの世界中の国や地域に分布が見られ
る付加体の地下圏においても大量のメタンの存在が報告されている。 
付加体は、プレートテクトニクスによってプレートの沈み込みが起きている海溝において形成される厚い堆積
層である。この堆積層は、海洋プレートが陸側プレートの下に沈み込む際に、海洋プレート上部の海底堆積物
がはぎ取られ、陸側プレートに付加することによって形成される。そのため、海底堆積物に由来する豊富な有
機物が堆積層中に含まれている。西南日本の太平洋沿岸の広い地域には深さ10 km以上にわたって付加体の堆積
層が分布している。この堆積層は透水性の高い砂岩の層を含むことから、天水または海水に由来する地下水が
嫌気的に貯留された深部帯水層が存在している。さらに、この深部帯水層には嫌気性地下水と共に、メタンや
窒素ガス(N2)を主成分とする水溶性天然ガスが豊富に存在することが報告されている。しかし、付加体の深部
帯水層におけるメタンとN2の生成プロセスに関する知見はほとんど得られていない。そこで、本研究では付加
体が分布する静岡県中西部の太平洋沿岸部から山間部の地域に構築された14か所の大深度掘削井において、深
部帯水層に由来する嫌気性地下水と地下水に付随する付随ガスを採取した。そして、付随ガスの組成分析、及
び炭素安定同位体比分析により、深部帯水層に存在するメタンの起源推定を行った。さらに、地下水に含まれ
る微生物群集を対象としたメタ16S rRNA遺伝子解析及び嫌気培養を実施し、深部帯水層におけるメタン生成プ
ロセス及びN2生成プロセスの解明を試みた。 
付随ガスの組成分析を行った結果、太平洋沿岸部に位置するサイトと、沿岸部と山間部の中間に位置するサイ
トから採取した付随ガスにはメタンが96%以上含まれていることが明らかになった。一方、山間部に位置するサ
イトから採取した付随ガスには、メタンと共に20~50%の割合でN2が含まれていた。付随ガス中のメタンと地下
水中の溶存無機炭素の炭素安定同位体比分析の結果、沿岸部のサイトでの付随ガスには有機物の熱分解起源の
メタンが、中間部と山間部のサイトでの付随ガスには微生物起源のメタンが主に含まれていることが示唆され
た。地下水中の微生物群集を対象としたメタ16S rRNA遺伝子解析の結果、Methanobacterialesや
Methanomicrobialesに属する水素資化性メタン生成菌、FirmicutesやBacteroidetesに属する発酵細菌、
Betaproteobacteriaに属する脱窒細菌が優占することが確認された。また、中間部と山間部のサイトから採取
した地下水に有機基質を添加した嫌気培養を実施した結果、水素発生型発酵細菌と水素資化性メタン生成菌の
共生による高いメタン生成ポテンシャルが確認された。さらに、山間部のサイトから採取した地下水に、有機
基質と共に脱窒の電子受容体であるNO3

-またはNO2
-を添加して嫌気的に培養を行った結果、微生物の脱窒による

高いN2生成ポテンシャルが示された。 
本研究の結果より、西南日本の太平洋沿岸部の付加体の深部帯水層では、有機物の熱分解によるメタン生成が
行われていることが示唆された。一方、中間部と山間部の付加体の深部帯水層では、水素発生型発酵細菌と水
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素資化性メタン生成菌が共生することで、堆積層に含まれる有機物が分解され、メタンが生成されていること
が明らかとなった。また、山間部の付加体の深部帯水層では、微生物群集によるメタン生成と同時に、微生物
の脱窒によるN2生成が行われている可能性が示された。
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沖縄本島南部に分布する付加体の深部帯水層におけるメタン生成メカニズム
Evidence of microbial methane generation in the deep aquifer of accretionary prism in
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西南日本の太平洋側の地域には付加体と呼ばれる厚い堆積層が分布している．付加体はプレートの収束境界に
おいて，海洋プレートが陸側プレートに沈み込む際，海洋プレート上の海底堆積物がはぎ取られ，大陸プ
レートの側面に付加することで形成された地質構造である．付加体の堆積層は主に砂層と泥層の互層構造から
なり，その地下圏には帯水層が形成されている．そして嫌気状態となった深部帯水層にはメタンを主成分とす
る多量の天然ガスが存在している．静岡，宮崎，沖縄に構築された大深度掘削井から揚水される深部地下水の
付随ガスからは高濃度のメタンが検出される．しかし，これらの帯水層の特性はそれぞれ異なる．静岡には天
水の影響を強く受けている帯水層が存在する．宮崎には貫入岩の影響を受けていると予想される深部帯水層が
存在する．そして，沖縄本島は周囲を海に囲まれているため，その深部帯水層は海水の影響を強く受けている
と予想される．静岡と宮崎の深部帯水層では，水素発生型発酵細菌と水素資化性メタン生成菌による堆積層中
の有機物の分解を通したメタン生成メカニズムが存在することが報告されている．一方，沖縄本島の深部帯水
層におけるメタン生成メカニズムに関する知見はほとんど得られていない．そこで，本研究では付加体の分布
する沖縄本島南部の４カ所の大深度掘削井にて，深部帯水層に由来する嫌気性地下水と付随ガスを採取し
た．そして，地下水の電気伝導率(EC)と溶存イオン濃度から深部地下水の起源の推定を行った．また，付随ガ
スの組成分析および付随ガス中のメタンと地下水中の溶存態無機炭素の炭素安定同位体比分析から，深部帯水
層に存在するメタンの起源を推定した．さらに，深部地下水に含まれる微生物群集を対象としたメタ16S
rRNA遺伝子解析および嫌気培養を行い，沖縄本島南部の深部帯水層におけるメタン生成メカニズムの解明を試
みた． 
地下水のECと溶存イオン濃度から，沖縄本島には海水の影響を受けている深部帯水層と，海水と天水の両方の
影響を受けている帯水層が存在することが示された．付随ガスの組成分析の結果，全てのサイトでメタンが93
vol%以上含まれていることが明らかとなった．付随ガスに含まれるメタンと地下水に含まれる溶存態無機炭素
の炭素安定同位体比分析から，全てのサイトで付随ガスには微生物起源のメタンが含まれていることが示唆さ
れた．地下水中の微生物群集を対象としたメタ16S rRNA遺伝子解析では，アーキアにおいて全サイトの地下水
でMethanobacterialesに属する水素資化性メタン生成菌が確認された．また，バクテリアではFirmicutesや
Bacteroidetesに属する発酵細菌が確認された．さらに，地下水に含まれる微生物群集を対象とした嫌気培養を
行った結果，全てのサイトで水素発生型発酵細菌と水素資化性メタン生成菌の共生による高いメタン生成ポテ
ンシャルが確認された． 
本研究によって，沖縄本島南部に分布する付加体の深部地下圏には海水の影響を強く受けた帯水層と，海水と
天水の両方の影響を受けた帯水層が存在することが示された．また，沖縄本島南部に分布する付加体の深部帯
水層では，水素発生型発酵細菌と水素資化性メタン生成菌の共生による有機物からのメタン生成が行われてい
ることが示唆された．さらに，西南日本の広大な地域に分布する付加体の深部帯水層において，地下圏微生物
によるメタン生成が普遍的に行われている可能性が示唆された．
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陸棲の藍藻（シアノバクテリア）は、太古の地球から炭素・窒素の循環に重要な役割を果たしている。陸棲藍
藻は乾燥状態で60~100℃以上の乾熱に耐性を具備することが報告されているが、その耐性のしくみの詳細はま
だ明らかにされていない。陸棲藍藻が陸上で生存するために、乾熱耐性は必要不可欠な機能であ
る。我々は、100℃10時間の乾熱耐性が証明されている陸棲藍藻Nostoc sp. HK-01を生物材料として、本藍藻
が分化する細胞形態のうち休眠細胞のみが乾熱に耐性を備える細胞形態であることを明らかにしてきた。本発
表は、休眠細胞の乾熱耐性のしくみに関わる機能分子の候補について報告し、生物の過酷環境における利用や
熱からの細胞保護に貢献する可能性について、展望を述べる。
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Deep sea hydrothermal plume is important interface between solid earth and ocean. In the
hydrothermal plume, various and large energy is yielded for chemolithoautotrophic microorganisms
through the oxidation-reduction reaction between the reduced chemicals in the hydrothermal fluids
and oxygen in the seawater. The microbial community structures varied among different hydrothermal
systems (Sunamura and Yanagawa 2015) and epsilon proteobacteria has been specifically detected in
the hydrogen-rich hydrothermal plume of Kairei hydrothermal field (KHF). Here, I report the
microbial community structure in the hydrothermal plume and statistical analysis based on physical,
chemical, and biological parameters in the hydrothermal plume of KHF. 
 As results, we found 16 microbial families, e.g. Cenarchaeceae (Archaea), Helicobacterceae
(epsilon proteobacteria), SUP05 (gamma proteobacteria), SAR324 (delta proteobacteria), and 3
methylotrophs, in 251 microbial families are determined to be the active and important microbial
groups in the hydrothermal plume. Based on the ratio (20/1) of hydrogen and methane gas in the end
member fluids of KHF, we estimate the consumed hydrogen gas from the hydrogen and methane gas
concentration in each hydrothermal plume samples. The estimated consumed hydrogen gas is strongly
correlated with Helicobacterceae population (R=0.65, n=28). Relatives of Helicobacterceae are known
to utilize hydrogen gas/reduced sulfur compounds as electron donor. Our result suggest the
Helicobacterceae in the hydrothermal plume of KHF obtain energy from hydrogen gas and the variation
of H2/CH4 ratio in the plume would due to their activity.
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